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摘要: 基于 CO I序列, 对中国沿海 5个平疣桑椹石磺(Platevindex mortoni)群体的遗传多样性及遗传分化进行了分

析, 84 个样本中共检测出单倍型 41 个, 多态性位点 117 个。总体来说, 平疣桑椹石磺具有高的单倍型多样性

(0.835±0.039)和核苷酸多样性 (0.0572±0.0060)。分子方差分析  (AMOVA) 表明 , 65.98%的变异存在于种群间 , 

34.02%的变异发生在种群内。群体间遗传分化固定指数(Fst)、基因流(Nem)及遗传距离分析表明, 平疣桑椹石磺已

产生了明显的群体间分化。厦门(XM)、湛江(ZJ)和广西(GX)群体间无明显分化, 基因流较大(Nem>5), 而海南(HN)、

苍南(CN)群体分别与其他群体存在显著的分化。单倍型网络图及谱系树同样证实了群体遗传差异的存在。遗传距

离模式(IBD)检测显示出, 平疣桑椹石磺群体的遗传距离与地理距离之间不存在明显的线性关系。中性检验及历史

动态检验推断, ZJ和 GX群体可能经历过历史上的瓶颈效应, XM群体经历过历史上的种群扩张, 扩张时间推测大

约为 0.12 Ma BP, 可能伴随更新世冰期的气候变暖, 海平面上升发生。本研究通过对平疣桑椹石磺 mtDNA的 CO I

基因进行分析, 探讨其遗传多样性及遗传分化过程, 旨在为该物种种质保护, 资源合理开发及生物进化方面研究

提供基础资料和理论依据。 
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大多数海洋生物具有自由活动的浮游幼虫期, 

加之受洋流的影响, 群体间基因交流广泛, 常常

不存在明显的群体遗传分化[2]。然而, 海洋生物群

体遗传差异的发生也会显著地受到一些物理因素

的影响, 如水文障碍、海湾岛屿、浮游幼虫时期

以及人类活动等[3–5]。海洋软体动物研究中, 研究

者在小尺度范围内也检测到了明显的遗传差异的

存在[6–7]。Todd等[5]在研究具有长时间营浮游生物

营养的隅海牛(Goniodoris nodosa)面盘幼虫(约 3

个月 )和短时间营卵黄营养的后鳃类 Adalaria 

proxima 面盘幼虫(1~2 d)的遗传结构时发现, 两

种裸鳃软体动物遗传差异并不相同, A. proxima在

小尺度范围内即表现出明显的群体差异, 且没有

呈现显著的距离隔离模式; 相反, 相同距离范围

内 G. nodosa 却并未显示出群体差异。由此可见, 

一些缺乏具有扩散能力幼虫阶段的固着物种也可

能容易地移入到新的环境, 而有些营长时间浮游

生物营养幼虫阶段的生物小尺度内表现出显著的

群体差异[8–12]。 

石磺是用“肺”呼吸的肺螺类, 全身裸露无壳, 

平疣桑椹石磺较里氏拟石磺外套膜更加发达, 外

套膜外表皮的一层透明质薄膜可有助于防止体内

水分蒸发。其中 , 平疣桑椹石磺  (Platevindex 

mortoni)属缩眼目 (Systellommatophora), 石磺科

(Onchidiidae)。常栖息于海滩, 海水与淡水交汇处

的滩涂, 潮间带岩石及红树林地区 [1], 广泛分布

于中国沿海地带。其生活史具有大约 15 d的自由

面盘幼虫时期, 而后发育成匍匐幼虫, 幼体及成
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体依靠腹足爬行运动, 很少游泳。周娜等[13]采用

线粒体 CO I 基因发现中国沿海里氏拟石磺群体

间存在遗传差异。Sun 等[14]基于 16S rRNA 基因

对石磺科贝类物种多样性的系统发育分析发现 , 

中国沿海平疣桑椹石磺不同地理群体聚类存在差

异。对于平疣桑椹石磺遗传多样性及群体遗传分

化方面的深入研究有待于开展。 

因此 , 本研究通过对平疣桑椹石磺 mtDNA

的 CO I基因进行分析, 获取中国沿海平疣桑椹石

磺的种群信息, 检测其遗传多样性水平, 评估种

群的适应能力和进化潜力; 探讨中国沿海平疣桑

椹石磺和其他地理群系石磺种群间的遗传关系 , 

明确不同种群之间的基因交流状况是否因自身生

活史和外界海洋环流的影响存在遗传结构; 研究

中国沿海平疣桑椹石磺的种群动态, 推测其可能的

进化历史。因石磺科贝类在中国广泛的分布, 特殊

的生活史, 分子遗传多样性及遗传结构方面研究仍

是空白, 故对其研究具有重要意义。因此, 本研究

首次通过运用分子的方法对平疣桑椹石磺的线粒

体基因进行测序分析, 探讨其遗传多样性及遗传分

化过程, 旨在为该物种种质保护, 资源合理开发及

生物进化方面研究提供基础资料和理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

实验样本采自中国沿海 5个地区, 共计 84个

个体, 其中福建厦门 (XM) 20个、广东湛江 (ZJ) 

16个、广西钦州 (GX) 17个、海南东寨港 (HN) 11

个、浙江苍南 (CN) 20个(表 2)。所有样本经鉴定

后均保存于 75%无水乙醇 4℃冰箱中备用。 

1.2   DNA提取、PCR扩增及测序 

基因组 DNA 的提取采用常规的酚–氯仿抽提

法。采用引物 LCO I 1490: GGT CAACAAATCAT 

AAAGATATTGG和YHCO I b: TAAACTTCTGGA 

TGTCCAAAG AATCA 扩增平疣桑椹石磺 CO I 

基因。YHCO I b为特异性设计引物, 引物由生工

生物(上海)公司合成。PCR反应体系为 50 μL, 包

括上下游引物各 1 μL、模板 DNA 1 μL、2×Taq PCR 

Master Mix 25 μL和去离子水 22 μL。反应条件: 

94℃预变性 5 min; 94  30 s, 54  30 s, 72  30 s, ℃ ℃ ℃

共 30个循环; 72℃延伸 8 min。PCR 产物经 1.2 % 

琼脂糖凝胶电泳检测后送上海美吉生物医药科技

有限公司测序。 

1.3  数据分析 

所得序列采用 Clustal X1.83[15]软件进行编

辑、校对和排序, 并辅以手工校正。MEGA 5.0[16]

软件统计序列的平均碱基组成, 并根据Kimura双

参数模型计算各群体间的遗传距离, 对核苷酸替

代最佳模型检验后, 构建单倍型 ML 系统树并对

拓扑图中各个分支支持率进行 1 000 次自展法重

抽样检验。核苷酸不配对分布分析图、序列的单

倍型、多态位点数(Ns)、单倍型数(Nh)、平均核苷

酸差异数(K)以及单倍型多样性(h)和核苷酸多样

性 (π)由 DnaSP 5.10[17]软件计算得出。采用

Network Monitor[18]软件构建单倍型的最小跨度

树。Tajima’s D、Fu’s Fs 两种中性假说检验采用 

Arlequin3.5[19]软件进行。利用 Arlequin 3.5软件中

的分子方差分析 (AMOVA) 计算群体间、群体内

的遗传分化及 Fst 值。采用 IBDWS[20]软件中的

Mantel 检测评估平疣桑椹石磺群体的遗传距离和

地理距离的相关性。 

单倍型序列已经提交到  GenBank, 序列号 : 

gb|GU475132.1, gb|GU166569.1, gb|GU166571.1, 
gb|GU166575.1, gb|GU166576.1, gb|GU166583.1, 
gb|GU166587.1。 

2  结果与分析 

2.1  序列特征及单倍型分布 

对基因序列进行比对剪接后获得一个 591 bp

的同源序列, 无插入和缺失现象。群体核苷酸 T、C、

A、G 的平均含量为 39.54%、17.56%、23.07%、

19.83%, 显示出A+T(62.61%)含量明显高于G+C含

量(37.39%), 表现出明显的线粒体基因组反 G 偏移

特征。所有群体序列共确定出 117 个变异位点, 包

括 23个单变异位点和 94个简约信息位点。所有变

异位点共定义了 41个单倍型, 除 Hap1和 Hap28拥

有共享单倍型外, 39个单倍型为每个群体特有单倍

型, Hap1是分布最为广泛的单倍型, 除 HN群体外, 

分布于所有群体, 占所有单倍型的 39.3%(表 1)。 
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表 1  平疣桑椹石磺 5 个地理群体单倍型分布 
Tab. 1  Haplotype distributions of Platevindex mortoni sampled from 5 localities 

群体  population 单倍型 
haplotype XM ZJ GX HN CN 

合计 total 

Hap_1 9 10 10 0 4 33 

Hap_2 1 0 0 0 0 1 

Hap_3 1 0 0 0 0 1 

Hap_4 1 0 0 0 0 1 

Hap_5 1 0 0 0 0 1 

Hap_6 1 0 0 0 0 1 

Hap_7 1 0 0 0 0 1 

Hap_8 1 0 0 0 0 1 

Hap_9 1 0 0 0 0 1 

Hap_10 1 0 0 0 0 1 

Hap_11 1 0 0 0 0 1 

Hap_12 1 0 0 0 0 1 

Hap_13 0 1 0 0 0 1 

Hap_14 0 1 0 0 0 1 

Hap_15 0 1 0 0 0 1 

Hap_16 0 1 0 0 0 1 

Hap_17 0 1 0 0 0 1 

Hap_18 0 1 0 0 0 1 

Hap_19 0 0 1 0 0 1 

Hap_20 0 0 1 0 0 1 

Hap_21 0 0 1 0 0 1 

Hap_22 0 0 1 0 0 1 

Hap_23 0 0 1 0 0 1 

Hap_24 0 0 1 0 0 1 

Hap_25 0 0 1 0 0 1 

Hap_26 0 0 0 1 0 1 

Hap_27 0 0 0 2 0 2 

Hap_28 0 0 0 4 6 10 

Hap_29 0 0 0 2 0 2 

Hap_30 0 0 0 1 0 1 

Hap_31 0 0 0 1 0 1 

Hap_32 0 0 0 0 1 1 

Hap_33 0 0 0 0 1 1 

Hap_34 0 0 0 0 1 1 

Hap_35 0 0 0 0 1 1 

Hap_36 0 0 0 0 1 1 

Hap_37 0 0 0 0 1 1 

Hap_38 0 0 0 0 1 1 

Hap_39 0 0 0 0 1 1 

Hap_40 0 0 0 0 1 1 

Hap_41 0 0 0 0 1 1 

n 20 16 17 11 20 84 

注: XM–福建厦门, ZJ–广东湛江, GX–广西钦州, HN–海南东寨港, CN–浙江苍南. 

Note: XM–Xiamen, Fujian; ZJ–Zhanjiang, Guangdong; GX–Qinzhou, Guangxi; HN–Dongzhaigang, Hainan; CN–Cangnan, Zhejiang. 
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厦门群体(XM)和苍南群体(CN)具有单倍型数最

多, 均为 12个, HN群体单倍型数最少(6个)。 

2.2  群体遗传多样性 

各群体多态位点数 (Ns)表现出较明显差异 , 

显示从 10 到 85 的跨度。湛江群体(ZJ)和广西群

体(GX)多态位点数最少(10 个), 而苍南群体(CN)

显示出最多的多态位点数 , 其次是海南群体

(HN)。总体看来, 苍南群体(CN)单倍型多样性(h)

和多态位点数(Ns)均为群体较高水平。各群体的单

倍型多样性为 0.625~0.889, 差异不明显, 核苷酸

多样性为 0.002 0~0.057 2, 差异明显。平均单倍

型多样性和核苷酸多样性分别为 0.835±0.039、

0.057 2±0.006 0, 总体看来 , 具有高水平核苷酸

多样性和单倍型多样性。各群体核苷酸差异数

(K)也存在明显差异, XM、ZJ、GX群体 K值较低, 

仅大于 1, 而HN和CN群体K值较高, 大于 30, 整

个群体 K值也属于较高水平, 为 33.820 7 (表 2)。 

2.3  群体遗传分化与网络图分析 

5 个群体平疣桑椹石磺 AMOVA 分析结果显

示, 65.98%的变异发生在群体间, 34.02%的变异

发生在群体内 , 群体间变异远大于群体内变异 , 

群体间的遗传分化指数 Fst为 0.659 8 (P<0.01), 说

明群体间已产生明显的遗传分化(表 3)。进一步的

分化指数 Fst和基因流显示, ZJ、XM 和 GX 群体

之间分化不明显 , Fst 均小于零 , 基因流较大 , 

Nem>40 (表 4), 而其他群体间均存在显著的遗传

分化, 特别是 HN群体、CN 群体与其他群体间产

生了高度的遗传分化Fst>0.25, Nem为0.051 3~0.138 6, 

基因交流非常小。CN群体与 HN群体发生了中等

程度的遗传分化, Fst为 0.149 5, Nem为 1.422 2。 

5个群体平疣桑椹石磺线粒体 CO I基因水平

的 Kimura遗传距离见表 5。由表 5显示, 5个群体

平疣桑椹石磺之间的遗传距离为 0.002 0~0.133 3, 

其中 HN 群体与其余 4 个群体间表现出较大的遗

传距离, 其次, CN群体与其他群体间也显示出较

大的遗传距离。ZJ、XM 和 GX 群体间遗传距离

较小, ZJ群体与 GX群体的遗传距离最小。由此, 

说明 HN 群体与其他群体亲缘关系相对较远, CN

群体与其他群体也存在较远的亲缘关系。 

经检测 HKY+G 为 ML 系统树的最佳核苷酸

替代模型, ML系统树显示群体所有单倍型分别聚

类为 3个枝系, 其中, Hap27、Hap29和 Hap31以

极高的支持度聚在一起(图 1)。CO I 基因单倍型

网络图同样显示 , 各个单倍型进化枝差异较大 , 

存在明显的支系结构, 分别以Hap1和Hap28为中

心, 其中, 以 Hap1 为中心有 25 个单倍型从它辐

射开来, 呈现星状分布, Hap1 可能是一种较为原

始的单倍型。Hap28 是苍南群体(CN)和海南东寨

港群体(HN)的共有单倍型, HN群体除与 CN群体

存在共有单倍型外, 与其他群体差异较远, 无共

有单倍型发现, HN群体共发现 6个单倍型, 其中

2 个单倍型明显从与 CN 群体共有的 Hap28 衍化

而来(图 2)。对所有群体进行地理距离和遗传距离

的 Mantel测试, 发现平疣桑椹石磺群体的遗传距

离与地理距离之间不存在明显的线性关系 (r= 

–0.100 0, P=0.472 0)(图 3)。 
 

表 2  不同群体平疣桑椹石磺的遗传多样性参数 
Tab. 2  Neutrality measures and parameters of genetic diversity from P. mortoni 

群体 
population 

样本数量 
sample size 

单倍型数 
Nh 

多态位点数 
Ns 

单倍型多样性 
h 

核苷酸多样性 
π 

平均核苷酸差异数 
K 

CN 20 12 85 0.889±0.055 0.0595±0.0111 35.1790 

XM 20 12 14 0.811±0.092 0.0024±0.0005 1.4000 

ZJ 16 7 10 0.625±0.139 0.0021±0.0007 1.2500 

GX 17 8 10 0.669±0.129 0.0020±0.0006 1.1765 

HN 11 6 58 0.855±0.085 0.0530±0.0068 31.3091 

总计 total 84 41 117 0.835±0.039 0.0572±0.0060 33.8207 

注: XM–福建厦门, ZJ–广东湛江, GX–广西钦州, HN–海南东寨港, CN–浙江苍南. 

Note: XM–Xiamen, Fujian; ZJ–Zhanjiang, Guangdong; GX–Qinzhou, Guangxi; HN–Dongzhaigang, Hainan; CN–Cangnan, Zhejiang. 
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表 3  平疣桑椹石磺群体差异的 AMOVA 分析 
Tab. 3  Analysis of molecular variance (AMOVA) among populations of P. mortoni 

变异来源 source of variation 自由度 df 平方和 sum of squares 方差组分 variance components 变异百分比/% variation 

群体间 among populations 4 880.727 12.8367Va 65.98 

群体内 within populations 79 522.832 6.6181Vb 34.02 

总计 total 83 1403.560 19.4549 100 

注: Fst=0.6598 (P<0.01). 

Note: Fst=0.6598 (P<0.01). 
 

表 4  平疣桑椹石磺各群体间的基因流(右上角)和遗传分化指数(左下角) 
Tab. 4  The gene flow (above the diagonal) and pairwise Fst (below the diagonal) among P. mortoni populations 

群体 population CN XM ZJ GX HN 

CN  0.1248 0.1386 0.1342 1.4222 

XM 0.6671**   –416.9167   –357.3929 0.0513 

ZJ 0.6434** –0.0006  –42.6229 0.0583 

GX 0.6527** –0.0007  –0.0059  0.0561 

HN 0.1495* 0.8298**   0.8108**     0.8168**  

注: 对角线以上为 Nem, Nem=1/(4Fst)–1/4, *表示显著性水平 P<0.05, **表示极显著性水平 P<0.01. 

Note: The value above the diagonal is Nem and Nem=1/(4Fst)–1/4, * indicates significant differences (P<0.05), ** indicates extremely significant differences 
(P<0.01). 

 

表 5  基于 Kimura 双参数模型的平疣桑椹石磺群体间遗传距离 
Tab. 5  Genetic distance among populations of P. mortoni calculated based on Kimura 2-parameter model 

群体 population CN XM ZJ GX HN 

CN      

XM 0.1039±0.0122  0.0023±0.0005   

ZJ 0.1039±0.0122     

GX 0.1039±0.0122 0.0022±0.0004 0.0020±0.0005   

HN 0.0738±0.0079 0.1333±0.0146 0.1332±0.0146 0.1331±0.0146  

注: XM–福建厦门, ZJ–广东湛江, GX–广西钦州, HN-海南东寨港, CN–浙江苍南. 

Note: XM–Xiamen, Fujian; ZJ–Zhanjiang, Guangdong; GX–Qinzhou, Guangxi; HN–Dongzhaigang, Hainan; CN–Cangnan, Zhejiang. 
 

 
 

图 1  平疣桑椹石磺 CO I单倍型聚类图 

Fig.1  CO I haplotype cluster of P. mortoni 
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图 2  平疣桑椹石磺 CO I单倍型网络图 

XM–福建厦门, ZJ–广东湛江, GX–广西钦州, HN–海南东寨

港, CN–浙江苍南. 

Fig. 2  Network of all mtDNA CO I sequences haplotypes in 
Platevindex mortoni populations 

XM–Xiamen, Fujian; ZJ–Zhanjiang, Guangdong; GX–Qinzhou, 
Guangxi; HN–Dongzhaigang, Hainan; CN–Cangnan, Zhejiang. 

 

2.4  群体历史动态 

中性检验的 Tajima’s D和 Fu’s Fs检测结果显

示 XM、ZJ和 GX群体呈显著负性, 而 HN和 CN

群体 Tajima’s D和 Fu’s Fs结果显示正值, 中性假

说不能被排除(表 6)。失配分析图谱如果呈泊松状

分布的单峰, 表示种群积累保存下来的变异大于

遗传漂变丧失的变异, 暗示可能发生历史上的种

群扩张[21–24]。各群体失配分析显示, XM群体呈单

峰状, 我们推测 XM 群体可能经历过历史上群体

扩张事件, 中性检验也支持我们的推测。而 ZJ和

GX 群体失配分析没有呈现明显的泊松状单峰分 

 
 
图 3  平疣桑椹石磺的遗传距离模式(IBD)分析 

Fig. 3  IBD plots for P. mortoni populations 

 
表 6  5 个平疣桑椹石磺地理群体间的中性检验 

Tab. 6  The neutrality tests of 5 groups of P. mortoni 

Tajima’s D test Fu’s Fs test 群体 
population D P Fs P 

CN 1.9168 0.9880 4.9319 0.9690

XM –2.3620 0.0000 –10.3916 0.0000

ZJ –2.1826 0.0010 –3.2758 0.0120

GX –2.2053 0.0000 –4.8125 0.0000

HN 2.7552 1.0000 7.1269 0.9970

总计 total –0.4156 0.3978 –1.2842 0.3956

 
布, 结合中性检测呈显著负值, 我们推测两个群

体可能经历过历史上的瓶颈效应(图 4)。我们根据

公式 t=τ/2[21]来估算XM群体最近一次群体扩张时

间 T, 其中 t是表示从种群扩张至今经历了多少代, 

T=t×世代时间。经调查显示, 平疣桑椹石磺的世

代时间约为 1年, 所以这里世代时间=1年; τ是错

配分布的模型, 各群体 τ 值由 AMOVA 分析得出, 

XM的 τ值为 1.429 7, CO I基因的进化速率 μ设为

1%每百万年[25]。据此, 我们推断 XM 群体的扩张

时间约为 0.12 Ma BP。 

3  讨论 

3.1  群体遗传多样性与遗传结构 

群体遗传多样性是指种内不同群体间或同一

群体不同个体间遗传变异总和。群体之间遗传结

构的存在体现了遗传多样性, 种内遗传变异的程 
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图 4  平疣桑椹石磺各群体的失配分析 

Fig. 4  Mismatch distribution of P. mortoni populations 

 
度和群体遗传变异的分布式样决定着物种对逆境

的抵抗和适应能力以及物种进化潜力[26]。物种的

遗传多样性越丰富, 对环境的抵抗和适应能力越

强, 反之, 易受环境的影响[27]。平疣桑椹石磺多

样性指数 h 值范围为 0.625~0.889, 平均 h 值为

0.835±0.039; π值范围为 0.002 0~0.057 2, 平均 π值

为 0.057 2±0.006 0, 这与里氏拟石磺多样性指数相

比, h值基本相近(0.974±0.005), π值略大(0.032 2± 

0.001 3)[13]。Grant等[28]曾将单倍型多样性和核苷

酸多样性之间的关系分为 4 种类型, 根据其理论

标准, 总体看来, 平疣桑椹石磺属于高的单倍型

多样性和核苷酸多样性(h>0.5, π>0.005), 平疣桑

椹石磺整个群体中性检测及动态检验显示, 物种

群体大小稳定, 故我们推测, 大而稳定的群体经

过长时间的演化导致了平疣桑椹石磺的高 h 值和

π 值; 广阔的生境, 短的更新时间也有利于其保
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持高的遗传变异[29–30]。XM、ZJ 和 GX群体具有

高的 h 值(h>0.5)和低的 π 值(π<0.005), 推测这 3

个种群可能经历过历史上的瓶颈效应[28]。 

考虑到平疣桑椹石磺 HN 和 CN 群体的特殊

性, 我们采用 AMOVA 对可能的群体结构进行分

层分析, 主要根据CN群体和HN群体进行种群的

划分, 当 CN和 HN单独划为一个组群时, 组群间

变异是 75.09%; 当 HN 单独划为一个组群时, 组

群间变异是 41.41%; 当 CN 和 HN 划为一个组群

时, 组群间变异是 73.15%。因此,  CO I基因支持

HN和 CN群体各自单独划为一个组群, 具有最优

的 FCT值, 鉴于 CO I基因对群体结构检测的灵敏

性以及 HN群体与 CN群体 Fst值大于 0.05的显著

性, 及 CN群体与大陆沿海其他群体 Fst的显著分

化, 我们采用 CO I基因的分析结果, 即 HN群体

为一个组群, CN群体一个组群。无论 Fst, 遗传距

离还是 AMOVA 分析均显示 GX 群体跟大陆沿海

其他群体一个组群的事实。Sun[14]等基于线粒体

基因(16S rDNA和CO I)和核基因(28S rRNA)对中

国大陆石磺科种类多样性做了分析 , 并指出

Platevindex mortoni, Platevindex sp.和 Onchidium 

‘struma’是一个组群, 而 Paraoncidium reevesii, On-

chidella sp.和 Peronia verruculata为另一个组群。 

3.2  种群遗传分化与历史动态 

种群间遗传分化指数和遗传距离是反映种群

多态性程度的重要指标, 两者的值越大, 意味着

多态程度越高[31]。Freeland[32]指出, Fst 为 0~0.05

时, 群体间存在低度遗传分化; 在 0.05~0.15 时, 

中度遗传分化; 在 0.15~0.25 时, 遗传分化较大; 

Fst>0.25 时, 表示群体间遗传分化极大。将平疣

桑椹石磺作为一个整体分析时, 其 Fst为 0.659 8 

(P<0.01), 暗示平疣桑椹石磺群体间已产生了显

著的分化。一般认为, 当 Nem>5时, 群体间可维持

一个均一基因库[33]。分析结果显示, CN与 HN群

体间存在中度遗传分化, 其 Fst为 0.149 5 (P<0.05), 

Nem为 1.422 2, 而 CN、HN群体分别与其余群体

间的 Fst值显著大于 0.25, Nem均小于 0.5, 显示了

存在极大的遗传分化。对于 XM、ZJ和 GX群体, 

相互间的 Fst值均小于 0, Nem显著大于 5, 表明群

体间分化极低。Kartavtsev等[34]提出 CO I基因遗

传距离在同种群间为(0.55±0.19)%, 而在有生殖

隔离的近似种间为(4.91±0.83)%。基于 Kartavtsev

等[34]的标准, HN、CN 群体分别与其他群体甚至

出现了近似种的分化水平。此外, HN和 CN群体

平均核苷酸差异数均大于 30, 说明群体内存在遗

传距离在 5%以上的谱系 , 达到了 Hebert 应用

Barcoding对物种鉴定提出的 2%的阈值, 推测HN

和 CN 群体均形成了显著的群体内分化。根据采

集样品地的地貌特征及特殊环境, 推测 HN 群体

内分化可能是由于东寨港湿地沼泽化, 形成分割

破碎的红树林沼泽滩面, 石磺因此被分隔开而逐

渐形成 HN 群体间的分化, 甚至有可能存在隐存

种或亚种。而 CN 群体生长在坡地沟壑纵横的侵

蚀低山范围, 因此推测其与 HN 群体相似, 同样

产生了群体间的显著分化。 

进一步的单倍型网络图和单倍型谱系进化树

分析均显示平疣桑椹石磺有明显的支系结构存在, 

其中, HN群体是与其他群体显著分离开, Fst值、

遗传距离和基因流也同样支持 HN 群体与其他群

体的差异性, CN群体也显示出与其他群体的差异, 

值得我们关注的是, 位于海南的东寨港群体和位

于浙江的苍南群体, 虽然两地距离较远, 但拥有

共有的单倍型, HN群体除与CN群体有共有单倍型

外, 与其他群体均没有单倍型出现, 甚至在 CO I标

记的单倍型网络图中显示, HN的 2个单倍型明显

从它们共有的单倍型衍化而来, 然而另一个值得

关注的是, 海南群体存在另外的单倍型显著的独

立出来, 因此, 我们推测, HN 群体存在两套遗传

基因谱系, 其中, 一套为 HN群体所特有, 且在较

长的历史进化中, 与大陆群体形成了较大的差异, 

另一套与 CN 群体有较近的亲缘关系, 两个单倍

型进化树显示有些 HN 群体的单倍型和 CN 群体

单倍型也聚集在一枝, 也支持了我们的推断。以

上分析同样支持了具有短期浮游幼虫时期的海洋

生物也可能存在群体遗传差异。大量研究表明 , 

地理历史事件对现存海洋生物种群结构产生了重

大影响, 特别是更新世以来, 全球气候及海洋环

境变化是现今许多海洋物种遗传差异产生的原



第 4期 姚理想等: 中国沿海平疣桑椹石磺 CO I基因的遗传多样性与遗传分化 737 

 

因[35–36]。更新世冰期, 中国海平面下降了 120~140 m, 

中国的黄海、渤海以及 1/2东海成为了陆地, 而在

间冰期, 冰川消融又造成了海平面的回升[37]。基

于 Grant 等[28]提出的单倍型多样性和核苷酸多样

性的关系, XM、ZJ 和 GX群体属于高 h值(h>0.5)

和低 π 值(π<0.005), 推测 3 个种群可能经历过历

史上的瓶颈效应[28], 且种群动态分析也显示 XM

群体经历过历史上的群体扩张事件。综上分析可

见, XM 群体可能经历过瓶颈效应后发生了群体

扩张, 经计算, 扩张时间约距今 1 200 000 a, 与

更新世时期(2 588 000 a~11 700 a)相符, 我们推测

XM 种群可能随着更新世时期气候和冰期的变化

发生过种群扩张, ZJ 和 GX 群体同样受到了影响

发生过瓶颈效应, 但未检测到扩张事件的发生。

与里氏拟石磺相比 ZJ、CN、HN平疣桑椹石磺群

体检测到群体扩张事件发生[13], 我们推测, 可能

与两种石磺的生存环境适应能力有关。里氏拟石

磺仅能在滩涂湿润环境生活, 而平疣桑椹石磺除

生活在滩涂环境之外, 还能在红树林及岩石环境

生存, 其生存适应能力远远大于里氏拟石磺。 
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Genetic diversity and differentiation of Platevindex mortonifrom the 
coastal area of China based on mitochondrial CO I gene 

YAO Lixiang, ZHOU Na, SHEN Heding, Liu Chen 
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Abstract: The genetic diversity and genetic differentiation of Platevindex mortoni were investigated using mitochon-
drial cytochrome c oxidase subunit I (CO I) gene sequences. Groups of nucleotides T, C, A, G contents to an average of 
39.54%, 17.56%, 23.07%, 19.83%, showing A + T (62.61%) content is significantly higher than G + C content 
(37.39%); mitochondrial genome showed obvious anti G migration characteristics.A total of 84 individuals representing 
5 collection sites were included in the analysis. Overall, 41 haplotypes were defined and 117 polymorphic sites were 
observed. In addition to Hap1 and Hap28 which shared haplotype and 39 haplotypes for each group specific haplotypes, 
Hap1 is the most widely distributed haplotype, except HN group, distributed in all groups, accounting for 39.3% of all 
haplotypes. Xiamen group (XM) and Cangnan population (CN) has the most number of haplotypes, which were 12, and 
HN group haplotypes at least (6), and 117 polymorphic loci, including 23 single variable sites and 94 parsimony infor-
mative sites. Each group of polymorphic loci (Ns) show obvious differences, displayed the span from 10 to 85. The 
Groups of Zhanjiang (ZJ) and Guangxi (GX) polymorphic loci at least (10), and the Cangnan group (CN) showed the 
most polymorphism loci in number, followed by the Hainan group (HN). Overall, Cangnan population (CN) haplotype 
diversity (H) and the number of polymorphic loci (Ns) are the group of high level. Each group of haplotype diversity 
was 0.625~0.889, and the difference was not obvious; the nucleotide diversity was 0.002 0~0.057 2, showing obvious 
differences. The P. mortoni populations had both high haplotype diversity(0.835±0.039) and nucleotide diversity 
(0.057 2±0.006 0). The group number of nucleotide differences (K) also was obviously different, that in groups of XM, 
ZJ, GX, K was low, only more than 1, while in HN and CN groups, K was high value, which was greater than 30; the 
entire group also belonged to a higher level, 33.820 7. The AMOVA test of P. mortoni populations based on haplotype 
frequencies revealed that 34.02% of the genetic variation occurred within the populations, whereas 65.98% of the ge-
netic variation occurred among populations. Pairwise fixation index (Fst), gene flow (Nm) and genetic distance analysis 
showing significant genetic divergence appeared in P. mortoni populations. HN group and the other four groups showed 
some genetic distance, and CN group and other groups also showed a large genetic distance. Among small inter groups 
of ZJ, XM and GX, the genetic distance between ZJ group and GX group had the minimum genetic distance. No obvi-
ous genetic differentiations occurred among populations of XM, ZJ and GX (Nem>5). While the other group had sig-
nificant genetic differentiation, especially in HN group, CN group and other groups generated a high level of genetic 
differentiation of Fst>0.25, Nem 0.051 3~0.138 6; gene exchange was very small. The occurrence of a moderate genetic 
differentiation in CN group and HN group were Fst= 0.149 5 and Nem= 1.422 2. Whereas, the significant genetic diver-
gence was found among HN, CN and the other populations, respectively. Haplotype network and phylogenetic tree 
analyses also indicated genetic divergence occurred among populations. IBD analysis showed no significant correlation 
between genetic distance and geographical distance. Neutrality test and demographic analyses indicated bottleneck ef-
fect might occur in populations ZJ and GX, population expansion in XM population. The time of expansion of XM 
population could be 0.12 Ma BP. The phenomenon might occur in Pleistocene period with changes of climate warming 
and rising of sea level. In this study, based on the analysis of flat wart mulberry Onchidium MT DNA of CO I gene, to 
investigate the genetic diversity and genetic differentiation process, aiming for the species conservation of germplasm, 
and provides the basic data and theoretical basis of the reasonable development of resources and biological evolution. 
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